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Development of a genome information viewer - giv 
 
Keiichiro Takeuchi＊ and Kensuke Nakamura* 
 
We here describe gve, a new CUI tool for analyzing genome sequence. 







により 1995 年にインフルエンザ菌 1)とマイコプラズマ
2)のバクテリアゲノムがはじめて解読され、2001 年には



















       
Fig. 1 GUI Genome Viewers (Left: NCBI Genome View, 







作業効率の高い場合が多い．Linux を含む Unix 環境が
この考え方に基づいて設計されており、典型的なアプリ
ケーションとして、テキストエディターである vi（vim）
や emacs が挙げられる． 































































了時には cntl-c をタイプする． 
3・1・2 操作画面 
 起動後の操作画面の概観を Fig.２に示す． 
 






































 キー操作 結果 
カーソル 
<ESC> 操作のキャンセル 
h j k l カーソルの移動（左下上右） 
Ctrl-Y Ctrl-E 行単位の移動 （上下） 
Ctrl-U Ctrl-D 半画面移動  （上下） 
Ctrl-B Ctrl-F 全画面移動  （上下） 
H M L 
画面の上・中・下段にカー
ソル移動 
^ $ 左端・右端にカーソル移動 
| 画面左上隅にカーソル移動 













検索 /sequence ?sequence 順・逆方向へ検索 
ページ 
Ctrl-w 次のタブへ移動 







































試作中である (Fig. 3)． 
 Fig. 3 Display of Coding Sequences 
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